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Katsauksessaan Geenitieto 
muut aa syöpäkirurgiaa Seppä­
lä ja Meretoja summasivat an­
siokkaasti nykyisen tutkimus­
tiedon kirurgian ja geenitiedon 
yhteydestä (1). Yksilöllistety 
geenitietoon perustuva kirurgia 
(personalized genomic surgery) 
on selvästi pisimmällä osassa 
vatsan alueen syöpien sekä nais­
ten rinta­ ja lisääntymiselinten 
syöpien hoidoista (1,2). Muta 
muutaako geenitieto kirurgiaa 
vai ohjaako se kirurgiaa ja kirur­
gisia ratkaisuja? Syöpäkirurgian 
pääperiaateet ovat karrikoiden 
viilto, poisto, huolellinen hemo­
staasi ja sulku, eivätkä ne ehkä 
koskaan muutu, vaikka geenitie­
to jo muutaakin osaa kirurgises­
ta päätöksenteosta.
Ihomelanooman osalta kat­
saus antoi asiaan tarkemmin pe­
rehtymätömälle lukijalle turhan 
ideaalisen kuvan geenitiedon ny­
kyisestä hyödyntämisestä. Mela­
nooma pystytään tunnistamaan 
lähes 90 %:n tarkkuudella perus­
värjäysten avulla, eikä molekyyli­
patologiaa tällöin tarvita diag­
nostiikkaan. Katsauksessa esitet­
ty BRAF­mutaatio (V600E) on 
jatkohoidon kannalta oleellinen 
tieto onkologille. Se voidaan 
tunnistaa luotetavasti immuno­
histokemiallisesti, mutta sen 
har vinainen K­mutaatio voidaan 
parhaiten määritää rinnakkais­
sekvensointi (next generation se­
quencing, NGS) ­geenipaneelin 
avulla. 
Rinnakkaissekvensointigeeni­
paneeli on HUS:n organisaation­
sisäinen syöpägeenipaneeli, joka 
sisältää kahdeksan yleisintä, 
hoidollisesti merkitävää kolo­
rektaali­ ja keuhkosyöpien, me­
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lanooman ja ruuansulatuskana­
van stroomakasvaimen (GIST) 
geeniä. Paneeli on rutiinikäytös­
sä melanoomapotilaan hoidon 
suunnitelussa. Sen käytö antaa 
samanaikaisesti tiedon myös me­
lanooman KIT­ ja NRAS­mutaa­
tioista. 
Metastaatinen vartijasolmuke 
ei nykysuositusten mukaan enää 
aiheuta automaatisesti imusol­
mukealueen tyhjennysleikkausta. 
Seuranta on havaitu yhtä hyväk­
si melanoomaspesifisen elossa­
oloajan kannalta kuin imusolmu­
kealueen tyhjennysleikkaus (3). 
Jos potilaalla ei todeta BRAF­
mutaatiota eli lääkkeellinen täs­
mähoito ei ole mahdollinen me­
lanooman uusiutuessa, puoltaa 
BRAF­mutaation puute vahvasti 
tyhjennysleikkausta (4). Tällöin­
kin kliininen tilanne ja onko­





muutokset, kuten katsauksessa 
mainitut Spitzin luomi, sen va­
riantit atyyppinen Spitzin luo­
mi ja spitzoidi melanooma sekä 
 MELTUMP (melanocytic lesion 
of unknown malignant poten­
tial) tunnistetaan ja erotetaan 
toisistaan luotetavasti histologi­
sesti ja immunohistokemiallisen 
värjäysprofiilin avulla. FISH­tek­
niikkaa ja vertailevaa genomista 
hybridisaatiota (VGH) on jo 
pitkään käytety erityistapauk­
sissa, lähinnä hankalasti tulkit­
tavien spitzoidien kasvainten ja 
MELTUMP:ien diagnosoinnis­
sa, muta valtavirtaa diagnostii­
kan tueksi niistä ei vieläkään ole 
tullut eikä niitä siis toistaiseksi 
käytetä melanooman rutiinidiag­
nostiikassa. Suurimmat esteet 
niiden rutiinikäytölle ovat vä­
häinen kertynyt tutkimustieto ja 
kallis hinta (5). ■
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